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aplikaci se zaměřením na vyhledávání genů. Jedná se o výukovou aplikaci, kdy kaţdý uţivatel má 
moţnost zadání vlastní sekvence nukleotidů, popřípadě vybrání předdefinovaného řetězce. Tato 
aplikace musí být schopna načíst, zpracovat a rozhodnout o existenci potencionální genu. Na základě 





The aim of my Bachelor´s work is to create a user interface and to implement the web application 
with the genes' searching. This is the educational application when each user has a possibility of 
entering own nucleotide sequences or selecting a redefined chain. This application has to be able to 
read, process and decide on the existence of a potential gene. On the base of this simple statistic 
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Cílem této bakalářské práce je vytvořit webovou aplikaci, která bude demonstrovat vyhledávání genů  
podle jednoduché statistické metody. Práce má poslouţit jako materiál pro výukové účely. Je tedy  
zapotřebí vytvořit takovou aplikaci, která bude srozumitelná, přehledná a uvede uţivatele do 
problematiky, vysvětlí mu základní pojmy, principy i souvislosti natolik, aby byl schopný samostatně 
s dostupnými zdroji pracovat. 
Tento text je rozdělen na dvě části – teoretickou, implementační. Obsahuje celkem deset 
kapitol kapitol. První z nich je věnována základním informacím ohledně bioinformatiky. Čtenář se 
v nich dozví veškeré potřebné poznatky spojené s problematikou genetiky. Od základních údajů, 
vzorců aţ po propojenost s otázkou vyhledávání. Jsou zde vysvětleny základní skutečnosti týkající se 
centrálního dogma molekulární biologie, genetického kódu a problému hledání genů. Ve druhé 
rozsáhlejší části je dán důraz na samotný návrh, analýzu, strukturu a testování aplikace. Jsou zde 
popsány jednotlivé technologie, šablony a skripty, které byly při implementaci pouţity.    
Na konci dokumentu je umístěn genetický slovník, který se jistě bude hodit těm, kteří se nikdy 
nesetkali s biologickými pojmy. Při prvním výskytu termínu je název vysvětlený, v následujících 
















 „Ţivot je způsob existence bílkovin“ 
Toto pojetí ţivota je pravdivé, ale opomíjí základní vysvětlení, jak je různorodost a skoro 
neuvěřitelná souhra proteinů nějak řízena a koordinována...viz [8]. 
Tato kapitola nabízí čtenáři teoretický vstup do světa bioinformatiky. Jsou zde vysvětleny klíčové 
prvky molekulární biologie a genetiky, jejichţ znalost je nezbytnou součástí k pochopení centrálního 
dogma molekulární biologie a následně vyhledávání genů. Jsou zde uvedeny základní informace o 
existenci nukleových kyselin, jejich vzájemná spojitost s dusíkatými bázemi a následně jejich 
propojenost se samotnými geny a genetickým kódem.  
Bioinformatika 
Termínem bioinformatika označujeme vědní disciplínu, která se zabývá metodami pro 
shromaţďování, organizaci, obnovu, analýzu a vizualizaci rozsáhlých souborů biologických dat, 
zejména molekulárně-biologických. Samotný termín se poprvé objevil v roce 1991, představuje 
spojení dvou technologií u nichţ došlo v posledních letech k explozivnímu růstu nových poznatků – 
oblast molekulární biologie a biotechnologií i oblast informačních technologií.  
Předmětem zájmu a pouţívanými metodami se bioinformatika prolíná s dalšími příbuznými 
obory - např. molekulární biologií, genomikou, proteomikou, genetikou, výpočetní biologií, 
matematickou biologií, systémovou biologií, teoretickou biologií, biomedicínskou informatikou, 
biomedicínským inţenýrstvím, výpočetní chemií, informatikou a počítačovou lingvistikou. 
 Vyuţitím bioinformatiky se rozumí modelování procesů a stavů, předpovídání struktury 
molekul a jejich interakce s ostatními molekulami, porovnávání jednotlivých organismů mezi sebou 
na základě různých kombinací genů v nich obsaţených a v neposlední řadě na základě sekvenční 
odlišnosti určení míry jejich příbuznosti. 
 
 Pod pojmem bioinformatická data se rozumí: 
 sekvence nukleotidů (DNA a RNA) 
 sekvence aminokyselin (primární struktura proteinů) 
 informace o struktuře molekul 
 údaje o aktivitě genů 
 údaje o funkcích genů a jejich produktů 
 údaje o interakcích mezi proteiny a DNA 
 údaje o interakcích mezi proteiny navzájem 
 
2.1 Molekulární základy dědičnosti 
Bílkoviny jsou základními chemickými strukturami, které určují a udrţují tvar buněk, zodpovídají za 
jejich pohyb a diferenciaci, fungují jako přenašeči signálů v buňkách a mezi buňkami, transportují, 
vyměňují, štěpí a syntetizují pro buňku nebo organismus potřebné látky a obecně katalyzují skoro 
všechny buněčné chemické reakce.  
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2.1.1 Nukleové kyseliny 
Název nukleových kyselin je odvozen od latinského názvu buněčného jádra (nucleus), odkud tyto 
kyseliny byly prvně izolovány. Nukleové kyseliny jsou makromolekuly tvořené řetězci vzájemně 
spojených nukleotidů.  
Nukleová kyselina je materiálním nosičem genetické informace, ale samy o sobě nejsou 
schopny vlastního mnoţení (replikace), natoţ transformace v nich uloţené informace do proteinů. 
Syntéza je závislá na proteinech – enzymech. Díky ní dochází k přenosu dědičných znaků na 
potomstvo a k evoluci.  
Samotná sloučenina dusíkaté báze jen s pentózou (ribózou nebo deoxyribózou) se nazývá 
nukleozid (ribonukleozid nebo deoxyribonukleozid). Teprve napojením kyseliny 
trihydrogenfosforečné na nukleozid vzniká nukleotid. 
Nukleotidy jsou pospojovány pomocí enzymů. Nukleotid je tedy tvořen kyselinou fosforečnou, 
pentózou (u RNA – ribóza, u DNA – deoxyribóza) a dusíkatou bází (heterocyklická sloučenina).  
 
dusíkatá báze + cukr + zbytek kyseliny fosforečné → nukleotid 
 
2.1.2 Dusíkaté báze 
Dusíkaté báze dělíme na dvě skupiny: puriny a pyrimidiny. Zkratky jednotlivých bází: 
PURINY: adenin A  PYRIMIDINY:  thymin T         
  guanin   G                                           cytosin   C   
                                      uracil           U  
Komplementarita bází je schopnost vytvářet vodíkovou vazbu mezi dusíkatými bázemi A-T nebo (A-
U) a C–G. Vţdy jedna báze pochází se skupiny purinové, druhá z pyrimidové. Polynukleotidový 
řetězec je řetězec nukleotidů, jehoţ kostru tvoří vazba mezi fosfátem a cukrem. 
 
 
Adenin + Thymin 
Strukturní vzorec dvou N-bází - adeninu (purinová skupina) a thyminu (pyrimidinová skupina). 
Obrázek rovněţ ukazuje jejich vzájemné spojení pomocí 2 vodíkových můstků (vazba A-T v DNA). 
 





Guanin + Cytosin 
Strukturní vzorec dvou N-bází (dusíkaté báze, N-glykosidická vazba) - guaninu (purinová skupina) a 
cytosinu (pyrimidinová skupina). Obrázek rovněţ ukazuje jejich vzájemné spojení pomocí třech 
vodíkových můstků. U DNA má právě dusíkatá báze - cytosin s guaninem tento specifický druh 
spojení.  
.  
Obr. 2.1.1.b) Strukturní vzorec guaninu (vlevo) s cytosinem (vpravo). Zdroj [15] . 
 
Veškerá dědičná informace a její přenos u všech organismů (jednobuněčných i 
mnohobuněčných) a stejně tak nebuněčných forem ţivota (virusů) je zakódována jen ve dvou typech 
informačních nukleových makromolekul tj. DNA – deoxyribonukleová kyselina, RNA – 
ribonukleová kyselina. O nich se zmíním níţe, vzhledem k jejich důleţitosti a podstatě aktivní účasti 
v oblasti nalezení genu. 
 
2.1.3 Kyselina deoxyribonukleová – DNA 
Makromolekula DNA je tvořena dvěma antiparalelními polynukleotidovými řetězci (jeden řetězec má 
směr fosfodiesterových vazeb 5´ → 3´ a druhý 3´ → 5´; hovoříme o 3´a 5´konci), které jsou 
šroubovitě stočeny a jsou mezi bázemi navzájem spojeny vodíkovými můstky, přičemţ jsou natočeny 
do nitra. Vytváří tzv. dvojitou šroubovici. O řetězcích tedy můţeme říci, ţe jsou antiparalelní. Spojení 
je na základě komplementarity bází. V DNA se páruje adenin s thyminem a guanin s cytosinem (A-T, 
C-G) viz obr. 2.1.3.a), obr.2.1.3.b .  
Pořadí jednotlivých nukleotidů v jednom řetězci tak přímo určuje primární strukturu druhého 
řetězce. Tato skutečnost je podstatou genetického kódování. Jeden závit – 10 nukleotidů = 3,4 nm. 
Molekuly DNA v organismech obsahují řádově tisíce, statisíce, miliony aţ miliardy nukleotidů a 
jejich hlavní funkcí je uchovávání genetické informace. 
Nukleotidy jsou v DNA uspořádány za sebou v určitém pořadí neboli sekvenci. Kaţdý gen je 
v DNA zapsán jako charakteristická sekvence nukleotidů. Sekvenci řetězce zapisujeme zkratkami 
bází, jimiţ jsou příslušné nukleotidy tvořeny např.: 5´...A A C T G C G A T G C C C T T A G C...3´.   
Čísla 5´a 3´ označují volné konce uhlíků deoxyribózy, čímţ udávají orientaci řetězce. 
 Molekula eukaryotické DNA je lineární a obsahuje přibliţně 1 600 000 párů nukleotidů, 
zatímco molekula prokaryotické DNA je obvykle do kruhu. 
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Obr. 2.1.3.a) Strukturní vzorec DNA           Obr. 2.1.3.b) DNA s vyznačenými příslušnými 
    Zdroj  [16] .                                                               komplementární bázemi, fosfátovou   
                                                                         skupinou cukry. Zdroj [13] . 
 
 
Funkční uspořádání DNA 
1)  Strukturní geny – obsahují informaci pro stavbu proteinů, zahrnují průměrně 800-2000 párů bází 
(bp). Strukturní geny přestavují asi 2% DNA. Strukturní geny jsou tvořeny úseky obsahujícími nejen 
informace pro syntézu proteinů – tzv.exony, ale i úseky, které nic nekódují – tzv. introny. Přítomnost 
exonů a intronů strukturních genech je charakteristickým znakem eukaryotických organismů. Tím se 
také odlišují od prokaryot. Introny bývají obvykle delší neţ exony. 
 
2) Středně opakující se sekvence nukleotidů – stejné pořadí bází se vícekrát opakuje v genetické 
informaci jedné buňky. Délka kolem 300 párů bází (bp). Tyto repetice představují asi 5-30% DNA a 
mají význam při regulaci na úrovni transkripce, nesou genetickou informaci (GI) pro syntézu rRNA a 
tRNA – tzv.geny pro rRNA a tRNA. 
 
3) Mnohokráte se opakující sekvence nukleotidů – mají význam při formování chromozómů, 







Syntéza DNA  
Místo slova syntéza je moţnost pouţít i jiný termín = replikace DNA. Jedná se o vznik dvou 
geneticky identických molekul DNA. Nová molekula DNA obsahuje jedno staré vlákno (tzv. matrice) 
a jedno nové vlákno, které vzniklo na základě komplementarity bází podle starého vlákna. Ve své 
podstatě, můţeme mluvit o kopírování genetické informace, která umoţňuje přenos z generace na 
generaci. Uskutečňuje se při dělení buněk.      
                                
Princip replikace  
Replikace DNA je realizována na základě oddělení vláken, kdy se přeruší vodíkové můstky mezi 
bázemi. Začíná v určitém místě – iniciační místo tzv. origo a odtud se šíří oběma směry (u eukaryot je 
takových míst větší počet, umoţňuje to současnou replikaci jednotlivých úseků chromozómů). Volné 
nukleotidy se přiřazují na základě zmíněné komplementarity k obnaţeným bázím obou řetězců. 
Enzym DNA polymeráza nukleotidy spojí a tím vznikají nová polynukleotidová vlákna. Výsledkem 
replikace viz obr.2.1.3.c)  jsou dvě identické dvouřetězcové 
dceřiné molekuly (jeden řetězec z původní molekuly, druhý je 
nově vytvořený). 
      
Význam DNA 
a)   Je zde zakódována primární struktura proteinů –    
       pořadí nukleotidů, respektive trojic nukleotidů (tzv.     
       tripletů) udává pořadí aminokyseliny v bílkovině  
       (viz Tab.2.2). 
b)   Je zde informace o transkripci pro rRNA, tRNA  
      (viz kap.2.2.1), formování chromozomů, replikaci  
       DNA. 
 
 
       Obr. 2.1.2.c)  Replikace DNA. Zdroj [14]. 
 
2.1.4  Kyselina ribonukleová – RNA 
Kyselina ribonukleová RNA na rozdíl od DNA je většinou jednořetězcová, avšak párováním bází 
adenin–uracil a guanin–cytozin (A-U, G-C) se jednovláknitá RNA různě ohýbá do kliček a v případě 
komplementarity ve větších úsecích vytváří pravidelné zahnuté útvary ve formě „vlásenky“. Vzniká 
transkripcí (přepisem) genetické informace jednoho vlákna DNA (vlákno DNA slouţí jako matrice).  
 
Typy RNA 
a) rRNA (ribozomální) – spolu s bílkovinami tvoří ribozomy 
b) tRNA (transferová) – přenáší AMK k místům potřeby  
c) mRNA (mediátorová) – nese GI pro tvorbu bílkovin 
obr.2.1.4.a) Strukturní vzorec uracilu. Zdroj [15]   
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Využití jednotlivých forem nukleových kyselin organismy 
Oba typy nukleových kyselin – DNA i RNA jsou současně vyuţívány všemi organismy jak 
prokaryotními, tj. bez buněčného jádra, mezi něţ patří bakterie a sinice, tak ostatními organismy 
eukaryotními, tj. pravojadernými, s morfologicky odlišným jádrem. Jen podbuněčné (nebuněčné) 
formy „ţivota“ (viry, viroidy, fágy) vyuţívají informačně jen jeden typ – buď DNA, anebo RNA. 
 
 
2.2 Centrální dogma molekulární biologie 
Konkrétní informace uloţená v genech je přenesena do konkrétních vlastností buňky. Základním 
prostředkem realizace genetické informace je syntéza bílkovin neboli proteosyntéza. Zjednodušeně 





jednosměrný tok genetické informace při genové expresi 
 
 
Dovoluje přepis mezi nukleovými kyselinami a překlad z RNA do proteinů. Dochází k expresi 
genetické informace do bílkoviny. Proteosyntéza je energeticky náročný děj. Všechny bílkoviny, 
které jsou kódovány jejím genomem, netvoří buňka současně. Některé vznikají stále, jiné podle 
potřeby. 
Jak vyplývá ze schématu nahoře, genetickou informací je určena primární struktura bílkovin. 
Vyjádření genetické informace z DNA do bílkovin probíhá ve dvou stupních: formou transkripce a 
translace. Jsou to první dva kroky genové exprese strukturních genů na molekulární úrovni. 
 
2.2.1 Transkripce 
Transkripce, přepis genetické informace z DNA do RNA, je enzymatický proces, jehoţ průběh je 
závislý na působení enzymu RNA polymerázy. Transkripcí se tvoří všechny typy RNA- mRNA, 
rRNA i tRNA. Molekuly mRNA jsou syntetizovány transkripcí strukturních genů (nesoucích 
informaci pro syntézu bílkovin) molekuly rRNA a tRNA transkripcí RNA genů. Pro syntézu RNA 
slouţí jako matrice jen jedno z vláken DNA molekuly. 
 Pořadí nukleotidů v nově syntetizovaných RNA molekulách je tedy určeno sekvencí bází 
v tomto matričním vlákně DNA. Má-li jedno z vláken DNA slouţit jako matrice pro syntézu RNA, 
obě vlákna DNA se musí před zahájením transkripce rozvinout a oddálit se od sebe. K tomu dochází 
po navázání RNA polymerázy na určitou sekvenci na molekule DNA u níţ je zahajována transkripce. 
 Po oddálení vláken jsou jednotlivé deoxyribonukleotidy přístupné a mohou se k nim přiřazovat 
volné ribonukleotidy podle komplementarity bází. Na rozdíl od replikace DNA, kdy je přiřazen 
k deoxyribonukleotidům adenin, při transkripci DNA se spolu řadí ribonukleotidy s uracilem, protoţe 
v molekulách RNA je thymin nahrazen uracilem, jak jiţ bylo zmíněno v kapitole 2.1.1 o nukleových 
kyselinách. 
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Popsaný princip transkripce je stejný ve všech typech buněk, ale mezi transkripcí 
v prokaryotických a v eukaryotických buňkách jsou přece jen v určitých detailech rozdíly, které je 
nutno vysvětlit. 
  
5´ ...  GCATTGCA ...  3´  pozitivní vlákno   
           |  |  |  |  |  |  |  |                         DNA dvojšroubovice  
                 3´ ...     CGTAACGT ...  5´  přepisovaný řetězec      
     |  |  |  |  |  |  |  |                                      transkripce 
                 5´ ...        GCAUUGCA ...  3´  primární transkript 
 
 
Transkripce v prokaryotické buňce 
Na prokaryotickém chromozómu probíhá transkripce v určitých úsecích této molekuly DNA, které se 
nazývají transkripční jednotky, neboli operony. Kaţdý operon se skládá ze skupiny genů. První gen 
operonu je promotor, za ním se nachází operátor – operační gen, jemuţ jsou podřízeny za ním leţící 
strukturní geny. Na promotoru je zahajována syntéza mRNA tím, ţe se na něj naváţe RNA 
polymeráza. K „uzavření“ operačního genu dochází jeho zablokováním regulační bílkovinou 
represorem. 
Hlavní roli při transkripci hraje RNA polymeráza, která nasedá na oblast promotoru – 
specifická oblast před začátkem genu cca. 30 bází. K samotné transkripci dochází pouze za 
předpokladu, ţe jsou v oblasti promotoru přítomné i příslušné regulátory – proteiny, které rozhodují, 
zda k transkripci dojde, či nikoliv. 
negativní regulátor – zabraňuje, aby RNA polymeráza začala transkripci 
pozitivní regulátor  - bez něj ke transkripci nedojde 
 
 
Transkripce v eukaryotické buňce 
Na eukaryotických chromozómech nejsou operony. Eukaryotické strukturní geny mají odlišnou 
stavbu neţ jednoduché strukturní geny prokaryotické. Jsou to tzv.sloţené strukturní geny, které se 
skládají z exonů a intronů.  
 exony-–  jsou kódující sekvence nesoucí genetickou informaci 




V prvním sledu vzniká tzv.promediátorová kyselina RNA – mRNA. Po transkripci nastávají       
posttranskripční úpravy promediátorové mRNA – z molekuly se odstraní introny (tzv. 
posttranskripční sestřih – splicing). Při sestřihu dochází, jak jiţ bylo výše řečeno, k vystřiţení 
některých úseků molekuly RNA. Vzniká tak funkční mRNA, která obsahuje jen exony, jeţ se účastní 
translace genetické informace na ribozómech. 
U strukturních genů je součástí promotoru TATA box, nazývaný také Hognessův box, který má  
sekvenci TATAAAA, lokalizovaný na pozici -26 aţ -34 před prvním nukleotidem. Konec 
transkribované části DNA je kódován tzv. polyadenylačním signálem AATAAA, 10-30 nukleotidů za 









Tímto termínem označujeme překlad informace ze struktury mediátorové RNA do primární struktury 
bílkovinného řetězce. Translace probíhá v cytoplazmě buňky. Nezbytným předpokladem pro průběh 
translace (proteosyntéza) je přítomnost aktivovaných aminokyselin v cytoplazmě. 
 
 Translace probíhá ve třech krocích: 
 iniciační fáze: dochází k navázání malé podjednotky ribozómu na molekulu mRNA a  
následnému zkompletování celého ribozómu a k aktivaci aminokyselin. Na začátku molekuly 
mRNA se nachází iniciační kodon (AUG u eukaryot, GUG u prokaryot), který se dostane na 
ribozomu do tzv. P-místa (peptidylové místo), přečte se, naváţe se iniciační tRNA (obsahuje 
odpovídající antikodon) s navázanou iniciační aminokyselinou a zahájí se proces translace. 
Tato fáze je ukončena začleněním methioninu na první místo ve velké podjednotce ribozomu. 
 
 fáze elongace (prodluţovací): současně se vznikem peptidového spojení se v P-místě ruší  
vazba aminokyseliny s tRNA a tRNA se z ribozómů uvolňuje. tRNA přinášejí aktivované 
aminokyseliny na aminokyselinové místo velké podjednotky ribozómu a odevzdávají je 
tvořícímu se řetězci bílkoviny. Fáze elongace probíhá tak dlouho, dokud ribozóm nenarazí na 
specifickou sekvenci ribonukleotidů, která způsobí jeho rozpad. Tím dojde k terminaci procesu 
translace. 
 
 fáze terminační – ukončení syntézy bílkoviny. Přečte se tzv.stop-kodon – UGA, UAA,  
UAG, uvolní se mRNA,  dojde k uvolnění polypeptidového řetězce a k uvolnění ribozómu, 





2.3 Genetický kód 
Právě se dostáváme do fáze, kdy víme, k čemu slouţí nukleové kyseliny, jaká je jejich struktura a 
jakým způsobem můţeme získat sekvenci potencionálního genu. Je tedy na čase vysvětlit, k čemu 
slouţí genetický kód, jak v něm číst, které údaje jsou pro následující operace klíčové. 
 
Genetický kód je sekvence nukleotidů v makromolekule nukleové kyseliny. Jedná se o systém 
udávající význam jednotlivých tripletů (kodonů). Určuje, které triplety kódují jednotlivé 
aminokyseliny. Kód je univerzální, tzn. jeden kodon kóduje stejnou aminokyselinu u všech 
organismů. Toto pravidlo platí pro velkou většinu kodonů, u některých organismů mají některé 
kodony odlišný smysl. 
 Celkem je 64 tripletů (4 N báze → triplety → 43). Můţeme o něm říci, ţe je degenerovaný 
(nadbytečný) – (60 kódů kóduje celkem 21 aminokyselin), jedna molekula aminokyseliny je totiţ 
kódována více triplety. Protoţe jednotlivé kodony v molekule nukleové kyseliny následují 
bezprostředně za sebou, je kód bez mezer a nepřekrývající se. 
 Z kapitoly 2.2 jsme se dozvěděli, ţe počátek proteosyntézy značí iniciační kodon – AUG, váţe 
se na něj iniciační tRNA. Kodony UAA (ochre), UAG (amber) nekódují ţádnou aminokyselinu, ale 
ukončení syntézy polypeptidu, tj. jsou terminačními kodony, ukončením genu. Kodon UGA (opal) 
můţe mít terminační funkci, nebo kóduje aminokyselinu selenocystein. 
 
 
 Druhý nukleotid  
















































































































Tab.2.3.a) Genetický kód 
 
 
Tab.2.3.a) nám ukazuje jednotlivé kodony a příslušné aminokyseliny (AMK), které kódují. Červenou 
barvou jsou vyznačeny START a STOP kodony. 
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Skupina kodonů, které mají první dvě báze stejné a kódují stejnou aminokyselinu se nazývá 
kodonová rodina. Dva kodony kódující stejnou aminokyselinu, které mají na třetí pozici jeden A a 











His histidin  Thr treonin 
Leu leucin Gln glutamin Ala alanin 
Ile isoleucin Asn asparagin Tyr tyrozin 
Met metionin Lys lyzin Cys cystein 
Val valin Asp k.asparagová Trp tryptofan 
Ser serin Glu k.glutamová Arg arginin 
Pro prolin Gly glycin SeCys selenocystein 
 
 
Tab.2.3.b) Aminokyseliny s příslušnou zkratkou 
 
Gen 
Od genetického kódu se dostáváme k pojmu gen. Následující odstavec je věnovaný vysvětlení 
termínu a je zde uvedeno, jaké druhy genů se vyskytují. 
Gen je definován jako úsek DNA, která má specifickou funkci v buňce a v celém organismu, 
tzn. ţe musí být schopen utvářet dědičný znak nebo spolupracovat při utváření několika takovýchto 
dědičných znaků. Dále, musí být schopen vytvářet přesné vlastní kopie – přenášet svou funkci 
z generace na generaci. Třetí charakteristickou vlastností genu je schopnost náhle změnit svou 
strukturu a tím i funkci, tj. podléhat mutacím. Zmutovaný gen replikuje svou změněnou podobu. Tato 
vlastnost je nutnou podmínkou vzniku genetické variability a evoluce. 
 Gen je tedy základní funkční genetickou jednotkou. Geny lze v zásadě rozlišit na geny 
strukturní, geny pro funkční RNA a na regulační oblasti. 
 
a) Strukturní gen: je úsek DNA, který je přepisován do primární struktury polypeptidu. Mezi 
strukturní geny řadíme dva typy – gen sloţený a jednoduché strukturní geny. 
gen sloţený – sestává se z exonů a intronů, produkt transkripce je upravován  
          sestřihem během něhoţ jsou introny odstraněny a nestávají se  
          tedy předlohou pro primární strukturu polypeptidu. 
          jednoduché strukturní geny - neobsahují exony a introny, jsou transkribovány 
                             celé. 
 
b) Gen pro funkční RNA  - je úsek DNA, který je přepisován do tRNA, rRNA nebo jiného 
typu RNA, avšak neprobíhá podle něj translace. Často vzniká jeden primární transkript, který 
se poté štěpí na několik funkčních molekul RNA. 
 
c) Gen jako regulační oblast – je úsek DNA, identifikovaný specifickým proteinem, který 
zahajuje nebo zastavuje transkripci. Podle regulační oblasti se tedy netvoří ţádný produkt, ani 
RNA, ani polypeptid. 
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Pokud je v genu přítomná mutace, syntetizuje se pozměněný nebo vůbec ţádný protein, coţ má 
za následek odlišný projev dědičného znaku a tím tato mutace můţe podmiňovat vznik některých 
genetických chorob. 
 
2.4 Vyhledávání genů 
Počítačová analýza genomu při hledání genů zahrnuje převedení sledu nukleotidů v molekule DNA 
do počítače, dělení získané sekvence na trojice nukleotidů kódující jednotlivé aminokyseliny 
a seskupování těchto kodonů do celků, které kódují proteiny a tvoří tak konkrétní geny. Geny lze 
identifikovat pomocí příbuznosti, statistiky nebo entropie ...  
V současné době rozšiřuje genetika moţnosti o určení molekulové podstavy jak genu, tak jeho 
bílkovinného produktu, který řídí. Procesy identifikace, izolace a mnoţení genů klonováním se 
neprovádí izolovaně, protoţe spolu souvisí a navzájem se doplňují. Při identifikaci lze postupovat 
dvěma směry – buď od DNA nebo od proteinu.  
 Protoţe informace uloţené v genech mají určité charakteristiky, je moţné po stanovení 
sekvence označit v ní místa pravděpodobného výskytu genů, v prvním okamţiku anonymních, které 
je třeba vzápětí identifikovat. Některé geny jsou známé jiţ delší dobu, a to včetně sekvence, a stačí 
tedy porovnání k tomu, abychom zjistili, zda je to gen známý, či nikoliv. 
 
a) identifikace genů postupem od DNA 
 
Je to nejjednodušší způsob, protoţe určování sekvence nukleotidů je snadnější neţ 
určování aminokyselin a díky automatizaci je rychlejší a levnější. Lze postupovat v zásadě 
těmito čtyřmi způsoby: 
  
 Metodou mezidruhově hybridizujících DNA sond 
Tato metoda je zaloţena na existenci evoluční konzervace nukleotidových sekvencí mezi 
druhy. Předpokladem je znalost úplné, nebo alespoň částečné sekvence genu u jednoho 
druhu tzn. lépe prostudovaného modelu. Podle jedinečné sekvence se připraví syntetická 
komplementární DNA sonda. Stačí sled kolem 20 nukleotidů, neboť jedinečná sekvence 
této délky se v genomu zpravidla neopakuje. DNA sonda se označí (radioaktivně, 
enzymově) a hybridizuje se s rozstříhanou genomovou DNA jiného studovaného druhu. 
Fragment, se kterým označená sonda hybridizuje (vytvoří vodíkové můstky mezi 
komplementárními bázemi), obsahuje hledaný gen. 
 
 Metodou určení otevřeného čtecího rámce 
Pokud se provádí systematické sekvencování, z charakteristiky neznámé sekvence lze 
dedukovat, ţe jde o strukturní gen. Neznámá sekvence obsahuje promotorovou oblast, 
iniciační triplet, sledy jedinečných neopakujících se sekvencí a terminační triplet. Pokud 
sekvence splňuje tato hlediska, je označován jako otevřený čtecí rámec = ORF. U něj je 
vysoce pravděpodobné, ţe řídí polypeptidový produkt. Ze sekvence nukleotidů od 






 Vužitím genetických (genových) map 
Pokud je známa lokalizace hledaného genu na chromozómu, je moţné se k němu přiblíţit 
tzv. pozičním klonováním. Identifikace se můţe urychlit pokud je hledaný gen ve vazbě 
s nějakým jiným genem nebo nekódujícím DNA markerem (signálním DNA znakem). 
Genomová DNA se endonukleázou rozštěpí na větší kusy nebo se vyuţijí jiţ existující 
knihovny. Segment nebo klon z knihovny, se kterým hybridizuje sonda komplemetární 
k markeru, pravděpodobně obsahuje i hledaný gen. 
 
 Metodou vyřazení genu z činnosti 
Tento způsob je pouţitelný, pokud jsou lokalizace genů a jejich stavby známy, ale 
neznáme jejich proteinový produkt a funkci.  
 
 
    b)  Postup od bílkoviny 
 
Je komplikovanější, ale zpravidla nevyhnutelný. Existuje mnoho protokolů a jejich 
modifikací. Postup záleţí na tom, jestli známe protein a jeho sekvenci, nebo o proteinu nevíme 
skoro nic. 
 
 Genový produkt je znám 
Pokud primární struktura chromatologicky vyčištěného izolovaného polypeptidu ještě není 
známa, určí se krátký sled aminokyselin (stačí 5-8) studované bílkoviny. Z ní se zpětně 
dedukuje sekvence nukleotidů. Problémem je ovšem nadbytečnost genetického kódu. Proto se 
musí hledat takový úsek bílkoviny, který je bohatý na aminokyseliny kódované co nejmenším 
počtem tripletů. Podle odvozených variant nukleotidů se připraví sada syntetických 
oligonukleotidových sond podle nadbytečnosti kódu (15-24 nukleotidů dlouhé sondy). Při 
syntéze sond v místech nadbytečnosti genetického kódu, kterému se nelze vyhnout, se zařadí 
neutrální báze. Sondy se radioaktivně nebo jinak označí a na základě komplementarity se 
hybridizují s genomovou DNA. Rozfragmentovaná DNA celého genomu je vloţena do 
vektorů a ty jsou pomnoţeny klonováním v hostitelské bakterii. Ve fragmentu, se kterým 
hybridizuje značená sonda je hledaný gen. 
 
 Genový produkt není znám 
V tomto případě jde o identifikaci a izolaci genu de novo. Představuje nejsloţitější úkol 
molekulární genetiky a zapojení několika dalších technik a metodologie z jiných vědních 




2.4.1 Statistické vyhledávání 
Jedná se o vylepšenou metodu vyhledávání genů, která sleduje četnost kodonů v jednotlivých 
oblastech. Samotná četnost pouţití určitých kodonů je různá pro kódující a nekódující oblasti. Princip 
této metody spočívá v nalezení všech open reading frame (ORF) mezi START a STOP kodony. 
Posuvné okénko postupně analyzuje zadanou sekvenci. Následně vyhodnocuje četnost jednotlivých 
tripletů a porovnává je se známými hodnotami výskytu četností daných aminokyselin. 
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 Setkáváme se ovšem s problémem, jak určit velikost okénka, vzhledem k tomu, ţe některé 
geny jsou příliš krátké pro optimální statistické vyhledávání. Na to, abychom tento problém vyřešili, 
je třeba sledovat více signálů. Daná problematika je jiţ zmíněna viz kap.2.2. Při samotném 
vyhledávání genů vstupuje několik faktorů, které ovlivňují pravděpodobnost, ţe právě vyhledaná 
sekvence tripletů, odpovídá genu.  
Pro připomenutí si můţeme uvést např. vyhledávání promotoru a s ním spojený CAT box a 
TATA box, musí zde být přítomny příslušné regulátory, dále se musí brát v úvahu, ţe sekvence se 
skládá jak z kódované části, tak nekódované – exony, introny, z toho vyplývá nutnost ošetřit 
vystřiţení intronů (existuje asi 8 typů, nejznámější 5´ GT – AG  3´), za zmínku stojí i připomenutí 
terminátorů – sekvence, která značí ukončení transkripce.  
Způsob spojování genů můţe být ovlivněn typem buněk nebo jinými okolnostmi. Spojovací 
aparát je tvořen z malých jaderných RNA (snRNA) a několika proteinů v závislosti na typu buněk. 
Existují různé modely spojovaní exonů, vytvoření vhodného výpočetního modelu pro spojování genů 
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Druhý nukleotid 
 
Tab 2.4.1 Využití jednotlivých kodonů pro člověka a bakterii 
 
 Tabulka nám ukazuje procentuální výskyt jednotlivých kodonů pro dané aminokyseliny pro  
dvě skupiny H, E. Zdroj dat je převzat z knihy [8] . Písmeno H značí Homo sapiens –člověk,  
písmeno E -  Escherichia coli (velmi často jen zkráceně E. coli) je fakultativně anaerobní 
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gramnegativní bičíkatá tyčinkovitá bakterie ţijící v tlustém střevě teplokrevných ţivočichů. Je jedním 
z nejdůleţitějších zástupců střevní mikroflóry a její přítomnost je nezbytná pro správný průběh 
trávicích procesů ve střevě.  
Je zcela zřetelné, ţe některé hodnoty jsou si blízké – Ala (GCA) a jiné značně rozdílné – Pro 
(CCG). 
 Abychom získali co nejpřesnější údaje o výskytu genů, musíme brát zřetel na to, ţe se jedná o 
statistické vyhledávání, tudíţ je nutno si uvědomit, ţe velmi záleţí na mnoţství dat, se kterými v této 
metodě budeme pracovat. Čím delší sekvenci pouţijeme, tím získáváme přesnější výsledky 
























Návrh a analýza  
3.1  Analýza 
Nejdůleţitějším úkolem je správně si zadaný úkol rozmyslet, představit si co se v něm můţe 
vyskytnout za problém, zamyslet se nad jeho funkcionalitou a co všechno se musí sestavit, aby 
vznikla plnohodnotná webová aplikace z jednotlivých stavebních dílů.  
Aplikace musí splňovat jistá kritéria. Musí umět vyhledat potencionální řetězce genů, na 
základě nabytých znalostí z genetiky uţ vím, ţe to není jen tak lehký úkol, sečíst četnost jednotlivých 
kodonů a z předpočítaných hodnot výskytu dostat statisticky výsledek o rozhodnutí moţnosti 
existence genu. Ovšem pro naše potřeby postačí, kdyţ aplikace bude umět načítat řetězec ohraničený 
START kodonem a STOP kodonem. Pro zjednodušení vyhledávání a následného výsledku postačí, 
kdyţ budeme ověřovat řetězce v minimální délce 21 kodonů mezi iniciačním a terminačním 
kodonem. Je to z důvodu omezení moţností. Je nelogické pracovat s řetězci o devíti kodonech, kdyţ 
vyhledávání má stát na pozadí statistického vyhledávání. Nabízí se tedy pouţívání jazyku JavaScript 
a PHP pro snazší přístup a implementaci. Pro samotné implementování webové stránky pouţiji 
jazyky HTML a CSS.  
3.2  Grafický návrh 
Webová aplikace má být výuková, tudíţ před prvním problémem, se kterým jsem se setkala bylo, 
jaké zvolit vhodné uţivatelské rozhraní, které bude jasné a srozumitelné. Důleţité pro mě bylo, aby 
na první pohled bylo zřejmé, co se po uţivateli poţaduje a co aplikace umí. 
 Před samotným začátkem tvorby grafického návrhu jsem se nechala inspirovat dostupnými 
webovými stránkami se zaměřením na problematiku genetiky. Našla jsem si obrázky, které přesně 
vystihují  daný problém a které mi následně byly předlohou. Návrh webové aplikace byl realizován 
pomocí programu Adobe Photoshop 6.0.  
Aplikace byla vytvářena především pro mladé studenty se zájmem o genetiku. Cílem bylo 
vytvořit takové rozhraní, které probudí v uţivateli potřebu ke zjištění co největšího moţného počtu 
informací. 
 Celkový návrh je laděn do barev modré, černé v kontrastu s bílou a světle zelenou k udrţení 
pozornosti. Vyskytuje se zde několik prvků, které jsou z důvodu oţivení samotné stránky. Toto 
uţivatelské rozhraní můţeme rozdělit do pěti oblastí.  
Pozadí je v tmavých tónech, ve kterých se opakuje motiv šroubovice. Přechází po stranách přes 
texturované oblasti do bílé barvy. Vyuţívala jsem zde moţnosti prolínání hned několika vrstev tak, 
abych podpořila kvalitu výsledného vzhledu. 
Do popředí se dostává dominantní část celého rozhraní, které je ohraničeno také bílou barvou. 
V hlavičce v levé části najdeme logo s názvem, které má funkci jasně uţivateli popsat, co můţe 
očekávat. Je navrţeno jednoduše bez ţádných sloţitých grafických experimentů. Vyuţila jsem při 
jeho vytváření opět motiv DNA. Napravo od loga je umístěno menu, ve kterém uţivatel najde 
uţitečné odkazy a aktuality. Je vyplněno světle zelenou barvou s efektem podbarvení k projasnění 
horní části. 
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 V levé části se nachází přehledné uţivatelské menu. Je vymyšleno tak, aby v případě označení 
uţivatelem, se změnila jeho grafická podstata. Černé písmo v popředí se změní na bílé a výplň 
okénka se změní do tmavě zelené barvy. Pod ním uţivatel nalezne obrázkovou fotogalerii. Můţe 
libovolně prohlíţet jednotlivé obrázky v databázi pomocí šipek. Fotogalerie je v pozadí tmavě modré 
barvy, ve které se opět opakuje motiv teček. 
 Největší část tvoří místo pro obsah a vyhledávání genů - v černé barvě, na levé straně obohacen 
tečkováním. V záhlaví je potom umístěna mapa stránek, kdy uţivatel přesně ví, na které stránce se 
nalézá. Pro grafické zvýraznění je zde pouţit prvek světle modrých linií pro zpestření. 
 Grafický návrh byl vytvořen na základě několika vrstev, které jsem mezi sebe nechala prolínat 






   










Pro zjednodušení stavby stránky byl pouţit skriptovací programovací jazyk PHP, díky kterému 
nebylo potřeba pouţití iframů, zároveň nebylo nutné rozkopírovávat hlavičku a patičku. Také bylo 
moţné vytvořit fotogalerii pomocí nahrátí fotek do jedné sloţky, kde si skript sám načte potřebné 
údaje a začne s nimi pracovat. 
V momentě, kdy byl hotový návrh uţivatelského rozhraní, přicházela otázka na samotnou 
tvorbu aplikace. Pomocí Adobe Photoshopu bylo vytvořeno pozadí, ve kterém chybělo základní 
menu, navigace, fotogalerie a menu v pravé horní části, logo. Celý obrázek je umístěn jako 
background. Největším problémem, se kterým jsem se v tomto řešení setkala, bylo roztahování 
stránky. V tomto případě je řešení takové, ţe se stránka  vycentrovala na střed. Ostatní prvky, jeţ jsou 
zmíněny výše, byly následně dotvořeny pomocí CSS stylu a napozicovány na správné místo. 
Jednotlivé prvky jsou umístěny v kontejnerech. Pozadí bylo opět dotvořené pomocí obrázků, které 
jsou všechny uloţené v souboru images, nastavila se zde x-ová souřadnice na 50% (tím se zarovná 
na střed) a pomocí vlasnosti margin, která určuje šířku vnějšího okraje prvku, byly jednotlivé části 
dopozicovány.  
 Vzhledem k tomu, ţe se do celého těla vloţil statický obrázek, není zde moţnost roztahování 
stránky směrem dolů. Tato skutečnost se vyřešila moţností scrollovatelného obsahu, který se vyuţívá 
v obsahovém rámci aplikace. Je zde nastylovaný standardní prvek, který pomocí jazyka CSS byl 
nastaven – přetékat dolů. V případě, ţe přetéká, objeví se scroller, který má nastavenou výšku a šířku. 
V hlavním rámci se pak vyskytuje text, nadpisy, odkazy, obrázky, tabulky, který je za pomocí HTML 
upraven do finální podoby. 
 V aplikaci se vyskytují dvě menu. Obě dvě jsou řešeny přes seznam – tag <ul><li>, kde v <li>, 
najdeme odkaz. Background je opět vyplněn obrázkem. Z důvodů, aby uţivatel mohl kliknout 
kdekoliv v celém prostoru poloţky, je odkaz roztaţený na celou šířku <li>. Je zde vyuţita šablonovací 
metoda SMARTY 3 (viz níţe). V případě, ţe se objeví třída active, načte se odkaz na jinou stránku. 
V levém menu jsem se setkala s problémem specifického písma pouţitého na jednotlivých  
tlačítkách, kvůli zobrazování v prohlíţeči IE, který neumí číst .ttf fonty. Bylo zapotřebí zde 
zakomponovat zmíněný font. Pomocí font-face (uvedeno ve style.css) se zadefinuje pro jakou rodinu 
fontů a odkud se zpracovává daný font. Zadefinovala jsem tedy dvě třídy - .ttf a .eot. Prohlíţeč potom 
písmo vykresluje podle definice ze src, zadaného ve stylech. Ovšem pouţitím tohoto speciálního 
fontu, ze nám zvětšila velikost písmen, název se zalamoval na dva řádky. K ošetření bylo potřeba 
dodělat styl pro tlačítko, kdy se poloţce seznamu <li> zadefinovalo – display-list-item a díky tomu se 
u odkazu dalo nastavit vertikální zarovnání na střed. Znamená to tedy, ţe se text zobrazuje uprostřed 
tlačítka. 
V menu v pravém horním rohu je pouţit standardní font Tahoma. Menu je postavené opět na  
na principu seznamu (<ul><li>) v samostatném kontejneru, kde na pozadí je spodní obrázek. V něm 
je zanořen další kontejner, který má nastaven background na horní část menu – u první poloţky je 
ovšem nastaveny větší šířka (z důvodů teček, které se zde vyskytují).  Kontejner s obsahovou části je 
umístěn hned za ním. Aktivní prvek je nastaven pomocí stylů, kdy se změní barva písma z bílé na 
modrou. 
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 Nad pravým horním menu je vyhrazeno místo pro navigační prvky řešené pomocí kontejneru. 
V něm se nachází jednotlivé odkazy, v pozadí s obrázkem. Pomocí JavaScriptu jsou obrázky 
standardně zprůhledněny, v případě označení se ztmavý (opacity). Třetí odkaz slouţí přímo jako 
kontakt na emailovou adresu, kde je odkaz ve formátu mailto:.. 
Dalším prvkem, který se objevuje na stránce je logo aplikace. Protoţe je umístěné nad 
pozadím hlavičky, bylo zapotřebí, aby bylo průhledné. K tomu jsem vyuţila formátu .png. Logo 
slouţí jako odkaz na index.html. Ve starších prohlíţečích se formát .png nezobrazuje, ale vzhledem 
k tomu, ţe ho v dnešní době málokdo pouţívá, nebylo zapotřebí se zabývat jiným řešením  
Poslední částí je pak fotogalerie. Rozdělená do samostaného divu. V něm jsou potom dva 
obrázky (pro šipku doprava a doleva) a další kontejner pro jednotlivé fotografie. Fotogalerie pracuje 
na pozadí skriptu. Všechny odkazy mají nastavenou position absolute, aby byly přes sebe 
přeskládané. Skript je všechny projde a schová, zobrazí první, následující vyobrazí prolínáním. Je zde 
časovač nastaven po pěti vteřinách. V případě, ţe uţivatel označí fotografii, časovač se zastaví a 
fotogalerie se dá ovládat pomocí šipek. Na něj je napojen lightbox (skript ze třetí strany), běţně 





































Mezi důleţité stavební kameny, zvyšující efektivitu stránky patří index.php, photo.php. Index slouţí 
pro zobrazení stránek. V případě, ţe hledaná stránka není nalezena v souboru templates (kde jsou 
všechny šablony pro stavbu webové stránky pomocí SMARTY) je zde umístěn předpřipravený 
404.tpl, který má ve svém obsahu informaci o nenalezení dotazované stránky. Pokud stránka existuje, 
z templates se načte příslušná stránka a obalí se layout.tpl. 
 Skript photo.php je tvořen za účelem zobrazování jednotlivých fotek, který vyuţívá pro 
ukládání náhledu fotek cache. V css jsou uloţeny všechny styly a fonty webové aplikace. V souboru 
images se nacházejí všechny obrázky pouţívané na webové stránce, v souboru photo jsou pak 
uloţeny všechny fotografie, které si uţivatel můţe prohlédnout ve fotogalerii. Templates_c je 
vyuţíván SMARTY systémem,  pouţívá se pro cachování šablon ze souboru templates. .htaccess je 
zde za účelem přepisu URL na lépe vyhlíţející odkaz. 
 
5.2 Pouţité knihovny 
Ve sloţce lib se nachází knihovny systému SMARTY a třída pro zpracování obrázků. Skript pro 
zpracování obrázků je pouţit pro generování náhledů ve fotogalerii. Tato třída je k dispozici ke 
staţení na http://knihovny.ukazkawebu.cz 
Pro jednodušší práci s HTML a zjednodušené pouţití JavaScriptu se na webech v poslední 
době velice často pouţívají tzv. frameworky. Jedná se o knihovny, které jsou navrţeny pro jednodušší 
vyhledávání HTML elementů, zjednodušení práce s nimi (přístup k atributům, změna velikosti apod.), 
ulehčují některé rutinní práce na webové stránce a umoţňují jednoduše vytvářet efekty. Jejich 
důleţitou funkcí je také snaha o sjednocení rozdílů mezi jednotlivými prohlíţeči, například mezi IE a 
Firefox. 
Na internetu je k nalezení hned několik velice pouţívaných frameworků a jejich moţnosti se 
liší převáţně ve stylu pouţití. Neexistují ţádná striktní pravidla, kterými se řídit při výběru. Většinou 
je to otázka osobního vkusu a zvyku vývojářů. Mezi nejznámější patří například Mootools, Prototype 
a jQuery. Pro naše účely jsem vybrala jQuery, díky jeho snadnému pouţití a jednoduché moţnosti 
rozšíření. 
Veškeré informace o knihovně jQuery jsou dostupné na www.jquery.com. Plugin pro 
knihovnu jQuery jquery.lightbox je pouţitý pro zobrazení interaktivního náhledu fotografií s 
moţností prohlíţení jednotlivých fotek. 
 
5.3  Pouţité implementační technologie 
Webový portál je navrţen jako webová aplikace, je tedy nutné připojení k internetu. Základ tvoří 
komunikace na principu klient/server. Po uţivateli se očekává vloţení dat, která se zpracují na 
klientské části (prohlíţeč) pomocí technologie JavaScript. Při samotné tvorbě bylo vyuţíváno několik 
programovacích jazyků a dostupných knihoven. Je zde pouţito PHP, JavaScript, značkovací jazyk 




Web se rozděluje na statický a dynamický. U statického se jedná převáţně o textový obsah, který 
prezentuje nějaký subjekt a málokdy se mění. Web dynamický je naopak prezentace, která prezentuje 
často se měnící obsah. Například informační portály, servery hlásící počasím, video servery aj. Mnou 
vytvořená webová aplikace se řadí do skupiny statické. I přesto, ţe je zde interakce s uţivatelem v 
podobě formuláře pro zadávání a výpočet, zbytek stránky je neměnný a není moţnost, aby ho 
návštěvník jakkoliv ovlivnil.  
Pro stavbu se naskytovaly následující moţnosti: 
1.  vytvořit všechny stránky jako statické HTML 
2.  pouţít jeden layout a obsah měnit pomocí rámů 
3.  s vyuţitím PHP a šablonovacího systému vytvořit strukturu layout/obsah 
První moţnost je nevýhodná v tom, ţe nás nutí vkládat zvlášť do kaţdého dokumentu hlavičku 
a patičku a v případě nutnosti úpravy se musí projít všechny existující dokumenty a v nich tyto změny 
provést taktéţ. Druhý způsob - pouţití rámů - se uţ delší dobu nepouţívá a ani není tento postup 
doporučený. Hlavním důvodem je fakt, ţe dokumenty se fyzicky rozdělí od hlavičky/patičky a 
obsahové části. Tím dojde i k oddělené obsahové části od menu, které je většinou součástí hlavičky 
stránky. Kdyţ poté dojde k zaindexování některým z vyhledávačů (např. google), bude se odkazovat 
pouze na část obsahovou, která nebude mít ţádné menu a tudíţ uţivatel nebude mít moţnost si 
stránku prohlíţet a bude donucen k návratu do vyhledávače. Třetí způsob je sice nejvíce náročný na 
vytvoření, ale poskytuje nám největší pohodlí při tvorbě stránek.  
Pro oddělení samotného kódu od HTML je výhodné pouţívat šablonovacího systému, který 
zjednoduší jak stavbu HTML kódu v šablonách, tak programování samotné stránky. Dojde totiţ k 
oddělení aplikační (PHP) a zobrazovací (HTML) logiky, kód je tudíţ přehlednější a lépe se v něm 
provádí úpravy.  
Jako šablonovací systém byla pouţita knihovna SMARTY verze 3. Smarty funguje tak, ţe 
kodér upravuje klasickou stránku HTML (šablonu) a v ní jsou určité značky, které jsou dynamicky 
převáděné pomocí PHP. V šablonách je moţné vytvářet základní logiku např.: podmiňovací výrazy if 















V tomto souboru se nachází základní logika zobrazování. Veškeré stránky se vytváří v tomto souboru, 
který funguje v těchto krocích: 
1. načtení šablonovacího systému 
2. nalezení šablony pro obsahovou stránku (ze superglobálního pole $_GET, pokud není zadáno, 
zobrazuje se stránka "index") 
3. v případě, ţe není nalezena poţadovaná šablona, zobrazí se obsah šablony 404 
4. vygeneruje se obsahová část a uloţí do proměnné v šablonovacím systému 
5. vygeneruje se a zobrazí šablona layout, ve které se vypíše i obsahová část (pomocí přiřazené 
proměnné) 
7.2 photo.php 
V tomto souboru se nejdříve načtou nastavení z thumbnails.ini, následně se pomocí superglobální 
proměnné $_GET na indexu "thumbnail" načte konkrétní sekce s nastavením náhledu. V případě, ţe 
nastavení nebylo nalezeno, dojde k přímému vykreslení obrázku. Pokud nastavení nalezeno bylo, 
provede se změna velikosti obrázku podle nastavení v sekci. Následně se uloţí obrázek do sloţky 
cache, aby ho nebylo třeba znovu generovat, a odešle uţivateli. Při dalším průchodu skriptem se jiţ 
odesílá obrázek ze sloţky cache. 
7.3 htaccess 
Protoţe se všechny stránky zobrazují přes soubor index.php a poţadavek zadáváme přes proměnnou 
$_GET, vypadal by odkaz na stránku kontakty následovně: index.php?page=kontakty . Tento 
formát není zcela vyhovující,  pro běţné uţivatele těţko zapamatovatelný a nevypadá přehledně. Z 
tohoto důvodu vznikla moţnost přepisování URL. Díky němu můţeme například odkaz 
"kontakty.html" převést právě na náš poţadovaný formát "index.php?page=kontakty"  aniţ by si 
toho uţivatel nebo prohlíţeč všimnul.  
Pomocí RewriteRule - řetězec jako první parametr přijímá regulární výraz, ten se aplikuje na 
URL (většinou za lomítkem) a v případě, ţe proběhne úspěšně, přepíše se na druhý parametr (např. 
index.php?page=$1). Za tento příkaz se dají do hranatých závorek dopsat direktivy, pro sdělení 
dodatečných informací jak při přepisování nebo po přepisování postupovat. 
1. R ... provede přímé přesměrování (přepíše se URL v prohlíţeči) 
2. L ... poslední přepis, jakmile se spustí pravidlo s touto direktivou, přepisování uţ nepokračuje k 
dalším pravidlům 
3. QSA ... přidání parametrů zadaných v URL do přepisované URL. Například 
kontakty.html?id=123 se přepíše s touto direktivou na index.php?page=kontakty&id=123 
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Stejným způsobem se pouţívá i přepisování URL pro fotografie i s moţností definování typu náhledu. 
7.4 custom.js 
HTML umoţňuje vepisování skriptů přímo do obsahu dokumentu  nebo přikládání externího souboru. 
Externí soubor je výhodnější, protoţe prohlíţeč má moţnost si tento soubor ukládat do vyrovnávací 
paměti a při opakovaném zobrazení stránky není tento soubor třeba znovu stahovat. V tomto souboru 
je uloţena funkcionalita pro náhledy fotogalerie v levé části stránky, efekty zesvětlení při najetí u 
šipek fotogalerie a ztmavení ikonek při najetí na odkazy v horní navigaci. 
 
Náhledy fotogalerií fungují následovně: 
1. fotografiím se nastaví kaskádový styl position na absolute, aby byly všechny na stejné pozici 
(přes sebe) a schovají se 
2. funkce showCurrentPhoto zobrazí fotografii na aktuální pozici a schová poslední zobrazenou 
fotografii, tato funkce je volána po kaţdé změně aktuální pozice 
3. na šipky vlevo a vpravo jsou navázány funkce na událost kliknutí, které zvýší/sníţí aktuální 
pozici a následně zavolají funkci showCurrentPhoto 
4. je vytvořen časovač,  který kaţdých 5 vteřin simuluje událost kliknutí na šipku vpravo 
5. při najetí kurzorem do oblasti náhledů se zastaví časovač z bodu 4 a při odjetí opět aktivuje 
7.5 vyhledavani-genu.js 
Nejdůleţitější část celé aplikace tvoří právě tento skript - vyhledavani-genu.js. Je zde napsán kód pro 
vyhledání sekvence nukleotidů (počítá se pouze s takovými řetězci, které jsou delší neţ 21 nukleotidů 
- alespoň 63 znaků - mezi START a STOP kodonem). Jediné dovolené znaky, které uţivatel můţe 
zadat jsou: a, u, c,g, A, U, C, G . Sekvence nukleotidů musí být zadána bez mezer. V případě, ţe se 
objeví ve formuláři některý z nedovolených znaků, vypíše se na obrazovku varování o neplatných 
znacích. 
Skript byl rozdělen do dvou funkcí. První je getResult(form), která se volá po odeslání 
formuláře, deaktivuje prvky a po půl vteřině spouští hlavní skript. Je zde z důvodu, aby se stihli 
zobrazit všechny změny = deaktivace. Druhou funkcí je pak getResultFunc(), ve které je samotné 
jádro celého výpočtu. Při počítání vyuţívá hodnoty z tabulky viz tab.2.4.1.a). 
 
Hlavní funkce  getResultFunc() a její princip : 
1. Zadeklarujeme si pole vazeb var = kodonPairs[[]] mezi kodony a pole s ohodnocením pro 
člověka a bakterii. var kodonValues={h:{ }, e:{ }} 
2. Provedeme nastavení vynulování prvků, které zobrazují výsledky, z důvodu moţnosti 
vícenásobného pouţití formuláře. 
3. Zadefinujeme START a STOP kodony. 
4. Uloţíme si text a typ, pro které vyhledávání provádíme, do proměnných. Text převedeme na 
velká písmena. 
5. Procházíme text a hledáme START kodony, pokud na některý z nich narazíme, hledáme z 
tohoto místa první nalezený STOP kodon po trojicích. Jakmile najdeme odpovídající, uloţíme 
tento podřetězec do pole nalezených řetězců. 
6. Procházíme všechny nalezené podřetězce, při kaţdém průchodu 
a. vytvoříme duplicitu tabulky výsledků a do ní postupně ukládáme jednotlivé počty 
kodonů 
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b. projdeme všechny skupiny kodonů (pro jednotlivé aminokyseliny) a pomocí nich 
vypočteme procentuální výskyt 
c. projdeme tabulku hodnot výskytu četnosti kodonů pro člověka/bakterii a vypočteme 
celkovou hodnotu tabulky, coţ je suma absolutních hodnot rozdílů mezi tabulkou 
hodnot a námi sestavenou tabulkou pro jednotlivé kodony 
d. v případě, ţe jsme narazili na menší celkovou hodnotu neţ v předchozím kroku, 
uloţíme si ji do pomocné proměnné 
7. Zobrazíme výsledek pro nejniţší nalezený výsledek (z pomocné proměnné). 
8. Uvedeme formulář do původního stavu: přepsáním textu odesílacího tlačítka, zrušení atributů 
disabled u aktivních prvků formuláře 
 
 
Nejpravděpodobnější gen, který byl vypočítán na základně statistické metody, se zobrazí pod  
textem VÝSLEDEK a je vyznačen červenou barvou, tak aby na první pohled bylo zřejmé, která část 
sekvence nukleotidu je právě genem. Vzhledem k tomu, ţe uţivatel má moţnost zadat i dlouhé 
sekvence, je zde umístěno  zobrazit celý. V případě označení se ukáţe celá sekvence s vyznačeným 
genem. Podrobnější popis rozhraní viz Příloha C. 
 
Demonstrační výpočet 
Pohybujeme se ve sférách statistického vyhledávání. Jak jiţ bylo zmíněno v kap.2.4 při vyhledávání 
samotného genu musíme brát v úvahu několik faktorů. Ovšem pro potřeby výukové aplikace, 









1) Program vyhledá všechny existující ORF rámce pomocí vyhledavani-genu.js  
1.řetězec : augucaggaagcagaacucugcacuucaaaaguuuuuccucaccugaggaguuaauuuag 








2) Pro kaţdý řetězec se spočítá četnost výskytů jednotlivých tripletů : 
1.řetězec                                                                            2.řetězec 
                                                                      
 
                                                                                                  






                                                                                                   3.řetězec 
 
 3) V dalším kroku se pro jednotlivé aminokyseliny 
spočítá procentuální zastoupení v kaţdém řetězci : 
 
Vysvětlení na konkrétní AMK a řetězci: 
Aminokyselina fenylalanin (Phe) je kódována pomocí 
kodonu UUU, UUC. Viz tab.2.4.1. 
 
 
Pro první řetězec: 
Zde je kodon UUU zastoupen 1x, kodon  UUC 1x. 
Znamená to tedy, ţe procentuální zastoupení kodonu UUU je v prvním řetězci 50 %, kodonu UUC 
také 50%. Tímto principem se spočítají u všech kodonů výskyty. 
 
Výjimka: 
V případě, ţe některou z 21 aminokyselin nekóduje ţádný kodon, danou aminokyselinu v dalším 




U C A G 
 
U 
UUU    
UUC    
UUA    
UUG 
UCU 
UCC    




UAA   1 










CUG    





CAC    
CAA 
CAG 
CGU   1 
CGC 




AUU    
AUC 
AUA   1 
AUG   1 






AAA   1  
AAG   1 
AGU    
AGC    














GAA   3 
GAG   2  
GGU 
GGC 
GGA   1    
GGG 
U C A G 
 
U 
UUU   1 
UUC   1 
UUA   1 
UUG 
UCU 
UCC   1 















CUG   1 














AUU   1 
AUC 
AUA 
AUG   1 






AAA   1 
AAG 
AGU   1 
AGC   1 
AGA   1 
AGG 













GAG   2 
GGU 
GGC 
GGA   1 
GGG 
U C A G 
 
U 
UUU   2 
UUC   2 
UUA   1 
UUG   1 
UCU 
UCC   1 
UCA    
UCG 
UAU 
UAC   2 
UAA 
UAG    
UGU 
UGC 




CUU   2 
CUC   1 
CUA   2 
CUG   1 
CCU    




CAC  1 
CAA  1 
CAG  1 
CGU 





AUU   2 
AUC 
AUA 
AUG   1 
ACU    
ACC 
ACA   1 
ACG 
AAU   2 
AAC 
AAA   2      
AAG 
AGU   3 
AGC   1 
AGA   1 
AGG 











GAC   1 
GAA   2 
GAG   1 
GGU 
GGC   1 
GGA   1 
GGG 
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4) Spočítáme si míru shody s tabulkou výskytu  kodonů  
1.řetězec                                                                                                    2.řetězec 
  
        
                         3.řetězec                                 
                                                                         
Pojmenujeme-li míru shody jako mS,; procentuální 
výskyt jednotlivých aminokyselin ze zadaného 
řetězce axy, předpočítané hodnoty bxy, tak výsledná 
hodnota  se vypočítá jako součet všech absolutních 
hodnot rozdílu výskytu pravděpodobností 
jednotlivých aminokyselin v zadaném řetězci 
s předpočítanými hodnotami výskytu. 
 
      ms = Σ |   axy - bxy | 
 
Uţití vzorečku v praxi : 
1.řetězec, H : 
   ms = |50-43|+ |50-57| + |50-6| + |50-43| + |100-35| + |100-100| + |20-23| + |40-15| + |100-29| + |100-23| + |100-17| +  
              |100-59| + |100-40| + |100-56| + |20-14| + |20-25|  + |100-21| + |100-26| 
    ms =  698 
 
2.řetězec, H: 
ms = |100-14| + |100-100| + |100-15| + |100-28| + |100-22| +  |50-40| + |50-60| +  |60-41| +  
       +  |40-59| + |100-100| + |50-9| + |50-10| + |100-26| 
ms = 534 
 
3.řetězec, H : 
ms = |50-43| + |50-57| + |12,5-6| + |12,5-6| + |25-12| + |12,5-20| + |25-7| + |12,5-43| + |100-35| +  |100-100| + |100-10| + 
 |20-23| + |100-33| + |100-27| + |100-58| + |100-59| + |50-27| + |50-73| + |100-44| + |100-40| + |100-56| + |66,66-41| + |33,33-
59| + |100-61| + |100-19| + |60-14| + |20-25| + |100-21| + |50-21|+ |50-33| + |50-26| 
ms = 920 
%          U                    C A G 
 
U 
UUU   50 
UUC   50 
UUA   50 
UUG    0 
UCU   0 
UCC 20  
UCA 40 
UCG   0 
UAU   0 
UAC   0 
UAA   0 
UAG  100 
UGU   0 
UGC   0 
UGA   0 
UGG   0 
  
C 
CUU    0 
CUC    0 
CUA    0 
CUG   50 
CCU  100 
CCC    0 
CCA    0 
CCG    0 
CAU   0 
CAC   100 
CAA   0 
CAG   0 
CGU   0 
CGC   0 
CGA   0 
CGG   0 
 
A 
AUU  100 
AUC    0 
AUA    0 
AUG  100 
ACU  100 
ACC    0 
ACA    0 
ACG    0 
AAU   0 
AAC   0 
AAA  100 
AAG   0 
AGU  20 
AGC  20 
AGA  100  
AGG   0 
   
G 
GUU    0 
GUC    0 
GUA    0 
GUG    0 
GCU    0 
GCC    0 
GCA    0 
GCG    0 
GAU   0 
GAC   0 
GAA   0 
GAG  100 
GGU   0 
GGC   0 
GGA  100 
GGG    0 
%          U                    C A G 
 
U 
UUU    0 
UUC    0 
UUA    0 
UUG    0 
UCU   0 
UCC   0  
UCA  100 
UCG   0 
UAU   0 
UAC   0 
UAA  100 
UAG   0 
UGU   0 
UGC   0 




CUU    0 
CUC    0 
CUA    0 
CUG    0 
CCU    0 
CCC    0 
CCA    0 
CCG    0 
CAU   0 
CAC   0 
CAA   0 
CAG   0 
CGU  50 
CGC   0 
CGA   50 
CGG   0 
 
A 
AUU    0 
AUC    0 
AUA   100 
AUG   100 
ACU    0 
ACC    0 
ACA    0 
ACG    0 
AAU   0 
AAC   0 
AAA  50 
AAG  50 
AGU   0 
AGC   0 
AGA   0  
AGG   0 
   
G 
GUU    0 
GUC    0 
GUA    0 
GUG    0 
GCU  100 
GCC    0 
GCA    0 
GCG    0 
GAU   0 
GAC   0 
GAA  60 
GAG  40 
GGU   0 
GGC   0 
GGA  100 
GGG    0 
%          U                    C A G 
 
U 
UUU    50 
UUC    50 
UUA  12,5 
UUG  12,5 
UCU   0 
UCC  20  
UCA   0 
UCG   0 
UAU   0 
UAC 100 
UAA   0 
UAG   0 
UGU   0 
UGC   0 
UGA  100 
UGG   0 
  
C 
CUU    25 
CUC   12,5 
CUA    25 
CUG  12,5 
CCU    0 
CCC  100 
CCA    0 
CCG    0 
CAU   0 
CAC   100 
CAA   50 
CAG  50 
CGU   0 
CGC  50 
CGA   0 
CGG   0 
 
A 
AUU  100 
AUC    0 
AUA    0 
AUG   100 
ACU    0 
ACC    0 
ACA   100 
ACG    0 
AAU  100 
AAC   0 
AAA  100 
AAG   0 
AGU  60 
AGC  20 
AGA  50  
AGG   0 
   
G 
GUU    0 
GUC    0 
GUA   100 
GUG    0 
GCU    0 
GCC    0 
GCA    0 
GCG    0 
GAU   0 
GAC  100 
GAA  66,66 
GAG  33,33 
GGU   0 
GGC   50 
GGA   50 
GGG    0 
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Nejvíce pravděpodobným genem je ten, který má nejmenší hodnotu u míry shody. V tomto 
případě je výsledkem tedy řetězec č.2. Na tomto principu je postavena samotná programová část. 
Musím ovšem upozornit na skutečnost, ţe v programu se počítá pouze se sekvencemi delšími neţ 21 
nukleotidů (tedy alespoň 63 znaků) mezi START a STOP kodonem. Znamená to tedy, ţe 





































Tato kapitola je věnována testování, které bylo nedílnou součástí celkové implementace. Smyslem je 
seznámit čtenáře s okolnostmi, se kterými jsem se setkala, a obeznámit ho s vlastním testováním. 
V průběhu tvorby stavebních kamenů aplikace bylo zapotřebí testovat jednotlivé součásti neustále 
tak, abychom předešli některým moţným situacím v budoucnu, které by měli negativní dopad na 
celkovou funkčnost a stabilitu. 
 Největší pozornost byla věnována otestování funkčnosti a správnosti statistického vyhledávání 
genů. Hlavním problémem bylo nalézt všechny moţné existující řetězce a ověřit algoritmus, podle 
kterého počítá, ţe je správný. Pomohla jsem si tak, ţe jsem si jednoduchou sekvenci nukleotidů ručně 
předpočítala, označila v ní všechny moţné řetězce a na základě metody statistického vyhledávání 
dopočítala. Výsledné hodnoty porovnala s výstupem programu. 
Ve skriptu je omezena délka sekvence - mezi start a stop kodonem musí být více neţ 21 
kodonů. Jednak proto, ţe prvotní vyhledávácí programy na tomto principu pracovaly, jednak nám 
ušetří spoustu času a hlavně vyhledávání bude více přesnější. V případě, ţe by uţivatel zadal krátký 
řetězec s několika moţnými geny, je zde malá pravděpodobnost, ţe ve skutečnosti daná sekvence 
můţe být genem – metoda je statistická tzn. čím větší objem dat, tím je výsledek přesnější a bliţší 
skutečnosti. Tím se dostávám k dalším moţnosti testování, kterou jsem vyuţila ve své práci. 
Vytvořila jsem si sekvenci nukleotidů velikostně na stránku formátu A5 a nechala ji programem 
prohledat. Na mém počítači Acer – TravelMate 2490 vyhledávání  proběhlo, ovšem v porovnáním 
s časem, který potřeboval MacBook ke stejnému řešení, byl značně rozdílný. Můţu tedy říci, ţe 
rychlost vyhledávání záleţí i na hardware.  
Webová aplikace byla otestována na několika různých systémových platformách. Testování 
bylo provedeno na těchto operačních systémech : Windows XP, Windows 7, Mac OSX, Linux. 
Aplikace se následně odzkoušela v různých prohlíţečích: Firefox, Chrome, IE 7, IE 8. V prohlíţeči IE 
6 se vyskytl problém s horním logem, kdy se zobrazuje bez průhledného pozadí, pravým horním 
menu i levým uţivatelským menu - ovšem s přihlédnutím na skutečnost, ţe tento prohlíţeč pouţívá 
asi 2% uţivatelů, nebylo nezbytně nutné se tímto problémem zabývat. 
K ověření jednoduchého uţivatelského pouţití a srozumitelnosti jsem poprosila nezávislého 
uţivatele za účelem vyzkoušení webové stránky. Nikdy předtím aplikaci neviděl a ani v otázkách 
genetiky se nepohyboval. Po přečtení manuálu a pokynů bez sebemenšího zaváhání zapsal sekvenci 
nukleotidů, v dalších kroku nastavil vyhledávání pro přednastavený řetězec, pracoval s fotogalerií a 













Cílem této bakalářské práce bylo navrhnutí a následná implementace webové aplikace – vyhledávání 
genů pro výukové účely s vyuţitím jednoduché statistické metody. Aplikace byla navrţena tak, aby 
podala uţivateli důleţité informace vztahující se na problematiku genů, aby pochopil souvislosti a 
princip vyhledávání a následně si je mohl odzkoušet v testové části. Je zde uvedeno několik sekvencí, 
ze kterých si uţivatel můţe vybrat, na nichţ je vysvětlen postup vyhledávání.  
 Vzhled  byl zaměřen na elegantnost, přehlednost a celkovou jednoduchost aplikace tak, aby 
uţivatel na první pohled věděl, co od dané stránky můţe očekávat. 
Plná funkcionalita aplikace je zaručena ve všech testovaných prohlíţečích. Jedinou výjimku 
tvoří problém loga, umístěného v horní části webové stránky, z důvodů uloţení do formátu, který 
nepodporuje starší prohlíţeč IE 6. 
Webová aplikace je dostupná na adrese http://vyhledavani-genu.onlinemarket.cz, na které 
se uţivatel dozví všechny potřebné informace, a kde si ji můţe otestovat.. 
Stanovené cíle, vytvořit přehlednou jednoduchou aplikaci s názornými příklady, vysvětlením 
a místo samotného vyhledávání, byly, podle mého názoru, splněny. Výsledná aplikace pokrývá 
všechny poţadavky zadání, přičemţ zadání je ještě rozšířeno o moţnost výběru, v jaké oblasti se gen 
můţe vyhledávat. 
Díky tomuto projektu jsem se dozvěděla mnoho nových informací a zdokonalila se nejenom 
v oblasti informatiky. Setkala se poprvé s otázkou šablonování, obohatila si své znalosti v oblasti 
vytváření webových stránek a v neposlední řadě se ponořila do tajů genetiky. 
Do budoucna je tento projekt velmi variabilní. Nabízí se celá škála moţností o rozšíření dané 
aplikace. Problém spojený s vyhledávání genů je velmi široká oblast, pokrývající celou řadu aspektů, 
které v této práci zahrnuty nebyly. Za zmínku stojí uvést rozšíření, za jakých podmínek bude 
vyhledaná sekvence nukleotidů genem. Je zde několik faktorů ovlivňující samotné vyhledávání: délka 
zadaného řetězce, transkripce začíná ve specifických sekvencích – tzv. promotoru (CAT BOX, TATA 
BOX), ukončena je terminátory. Sekvence je sloţena z kódujících a nekódujících oblastí – tzv. 
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genotyp – soubor všech dědičných informací (genů) organismu. 
 
fenotyp – soubor všech vnějších znaků a vlastností určitého organismu. Můţeme říci, ţe je to projev 
genotypu v určitých podmínkách. Fenotyp tedy představuje realizaci pouze určité části genotypu. 
 
znak – je to určitá vlastnost organismu. Rozlišujeme znaky kvalitativní a kvantitativní (jsou to znaky, 
které vykazují plynulou proměnlivost svého fenotypového projevu, jako např. výška, hmotnost 
apod.). Kvalitativní znaky jsou obvykle projevem jediného genu, který označujeme jako gen velkého 
účinku. Jeho projev není podmíněn faktory prostředí. Naproti tomu kvantitativní znaky jsou určovány 
větším počtem genů, které se projevují ve fenotypovém projevu znaku velmi malým dílem. Tyto geny 
označujeme jako geny malého účinku (tzv. polygeny) a jejich projev je značně ovlivnitelný faktory 
prostředí. 
 
genom – soubor chormozómových genů v buněčném jádře jedné buňky. 
 
lokus – konkrétní místo na chromozomu, které odpovídá určitému genu. U eukaryotních organismů 
jsou loky vţdy párové. 
 
alely – rozdílné formy téhoţ genu. 
 
chromozóm - chromozomy jsou pentlicovité útvary objevující se v eukaryotických buňkách 
v souvislosti s jejich dělením. Skládají se ze dvou chromatid, které jsou od sebe odděleny místem 
označovaným jako primární konstrikce (tzv. centromera). 
 
eukaryonta = eu = pravý, karyon = jádro. Pravojaderné organismy, u nichţ je jádro morfologicky 
ohraničeno a obsahuje nejpodstatnější část genetického materiálu. 
 
prokaryonta – předjaderné organismy (pro = před) bez buněčného jádra (bakterie, sinice). Mají jen 
nukleoid (nepravý chromozóm). DNA není vázána na proteiny. 
 
bioinformatika – termínem označujeme vědní disciplínu, která se zabývá metodami pro 
shromaţďování, organizaci, obnovu, analýzu a vizualizaci rozsáhlých souborů biologických dat, 
zejména molekulárně-biologických. 
 
nukleové kyseliny – jsou makromolekuly tvořené řetězci vzájemně spojených nukleotidů. 
 
nukleotid- část nukleotidového řetězce sloţená z dusíkaté báze (purinové či pyrimidinové), ribózy či 
deoxyribózy a fosfátu. 
 
dusíkaté báze – heterocyklická sloučenina, puriny – adenin A, guanin G; pyrimidiny – thymin T, 
cytosin C, uracil U. 
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komplementarita bází – schopnost vytvářet vodíkovou vazbu mezi dusíkatými bázemi A-T (A-U) a 
C-G. Mezi A-T (A-U) jsou dvě vodíkové vazby, mezi C-G jsou tři vodíkové vazby. 
 
 
polynukleotidový řetězec -  je to řetězec nukleotidů, jehoţ kostru tvoří vazba mezi fosfátem a 
cukrem. Fosfát se váţe na pentózu v pozici 5´ a 3´ (esterová vazba), v pozici 1´ se váţe N-báze (N-
glykosidická vazba). 
 
pentóza – u RNA – ribóza, u DNA – deoxyribóza. 
 
DNA – kyselina deoxyribonukleová, je tvořena dvěma polynukleotidovými řetězci vytvářejícími 
dvojitou šroubovici (jeden řetězec má směr forfodiesterových vazeb 5´- 3´ a druhý 3´-5´. Pentóza je 
2-deoxy-D-ribosa. Dusíkaté báze jsou navzájem spojeny vodíkovými vazbami a jsou natočeny do 
nitra šroubovice. Spojení je na základě komplementarity bází. Jeden závit – 10 nukleotidů. 
 
RNA- kyselina ribonukleová, je tvořena jedním polynukleotidovým řetězcem, místo thyminu je zde 
uracil. Vzniká transkripcí (přepisem) genetické informace jednoho vlákna DNA (vlákno DNA slouţí 
jako matrice). Typy RNA:  a) rRNA – ribozomální, spolu s bílkovinami tvoří ribozomy. 
             b) tRNA – transferová, přenáší aminokyseliny k místům potřeby. 
                               c) mRNA – mediátorová – nese genetickou informaci pro tvorbu bílkovin. 
 
DNA a RNA polymeráza – enzymy katalyzující tvorbu komplementárního polynukleotidového 
vlákna odle DNA nebo RNA matrice (předlohy). 
 
replikace – proces zdvojení nukleových kyselin. 
 
proteosyntéza = syntéza bílkovin,  neboli exprese genetické informace, jedná se realizaci genetické 
informace do fenotypu buňky. 
 
transkripce – termín, kterým označujeme přepis informace ze struktury DNA do struktury RNA. 
Probíhá v podstatě obdobně jako proces replikace. Začíná na specifickém míste DNA, které je 
rozpoznáno molekulou RNA- polymerázy, která zabezpečuje průběh celé transkripce. Proces přepisu 
genetické informace probíhá v jádře buňky. 
 
translace – překlad genetické informace z mRNA do pořadí aminokyselin v polypeptidickém řetězci, 
probíhá v cytoplazmě buňky, nezbytným přepokladem pro průběh translace je přítomnost 
aktivovaných aminokyselin v cytoplazmě. Probíhá ve třech krocích :iniciační, elongace, terminace. 
 
splicing - = sestřih, vystřiţení úseků RNA (intronů), kdy vzniká funkční mRNA. Probíhají tzv. 
posttranskripční úpravy. 
 
operon – jednotka funke a regulace genové činnosti prokaryontů obsahující regulační (promotory, 
operátory) a strukturní geny. 
 
promotor – oblast počátku transkripce, specifické pořadí deoxyribonukleotidů, které RNA-
polymeráza rozpozná a jedině na něm můţe začít proces transkripce. 
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terminátor – specifické místo, které nese určitou sekvenci (pořadí) deoxyribonukleotidů. 
 
exon –  sekvence nukleotidů DNA, která po transkripci a posttranskripčních úpravách ve zralé mRNA 
podléha translaci (kóduje). 
 
intron – sekvence nukleotidů, která po transkripci v mRNA podléhá sestřihu a nemá kódující funkci. 
 
protein = bílkovina. 
 
ribonukleotid – nukleosidfosfát s ribózou jako sacharidovou komponentou, součást RNA. 
 
aminokyselina – organická sloučenina karboxylová kyselina obsahující uhlík, vodík, kyslík a dusík 
téţ někdy síru. Existuje 21 základních aminokyselin, které v četných kombinacích tvoří základ 
bílkovin a peptidů. 
 
kodon = triplet, trojice nukleotidů v mRNA s informací pro aminokyselinu. Počátek proteosyntézy 
určuje iniciační kodon – AUG, ukončení proteosyntézy potom stop kodony – UAA, UAG, UGA. 
 
antikodon – trojice nukleotidů v molekule transferové RNA (tRNA), komplementární ke kodonu na 
mediátorové RNA (mRNA). 
 
genetický kód – systém udávající význam jednotlivých tripletů. Podstatou je specifické párování 
trojic nukleotidů. Určuje, které triplety kódují jednotlivé aminokyseliny. Kód je univerzální (působí 
stejně u všech dosud známých ţivých organismů), degenerovaný ( jedna aminokyselina můţe být 
určena několika kodony). 
 
gen – funkční jednotka dědičnosti – sled nukleotidů v DNA (RNA) nesoucí genetickou informaci pro 
jeden polypeptidový řetězec, zaujímající na chromozómu specifický lokus (místo). 
 
ORF – open reading frame = čtecí rámec, sekvence nukleotidů začínající iniciačním tripletem a 
končící terminačním, mající charakter strukturního genu (můţe kódovat dostatečně dlouhý  























 src = zdrojové soubory aplikace 
 doc = soubory pro vytvoření textové části bakalářské práce, soubor s předdefinovanými  










































Zde je vysvětlená funkčnost jednotlivých prvků v rozhraní pro vyhledávání genů. 
 
 
 
